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P－19．
　上咽頭癌（NPC）組織におけるEpstein－
Barrウイルス（EBV）latent　membrane
　　　protein　l（LMPI）遺伝子の解析
（微生物学講座）
　○小林　了，角田修次，江原友子，水野文雄
【背景】Epstein－Barrウイルス（EBV）はヒトのB
細胞に感染してそれを不死化することが知られてい
る．また，EBV関連蛋白の1atent　membrane　protein　1
（LMP1）は免疫系においてcytotoxic　T　lymphocytes
（CTL）の標的となる．生体中でB細胞に不顕性感
染しているEBVによって腫瘍が形成されないのは，
CTLにおける免疫監視機構によるものと考えられ
ている．EBV　LMP1蛋白を高度に発現している上
咽頭癌（NPC）腫瘍細胞がCTLによって排除され
ずに生存できるのは，CTLの標的となるべきLMP1
遺伝子の変異が一つの原因と考えられる．今回われ
われは，NPC組織のパラフィン包埋標本を用いて
EBV　LMP1遺伝子のN末端領域を解析し，　LMP1
のアミノ酸に変異が存在しているかどうか検討し
た．
【材料と方法】NPCのパラフィン包埋標本35例に
ついてEBV－encoded　small　RNAI（EBER1）領域を
用いたin　situ　hybridization法でEBVゲノムの有無
をスクリーニングし，ゲノムの証明されなかった標
本についてはBamW領域を用いたin　situ－PCR法に
よってさらにEBVゲノムを検索した．また，　EBV
陽性NPC　4例からEBV　LMP1の一部をクローニン
グし塩基配列を決定した．コントロールとして，非
腫瘍性扁桃組織および末梢血からEBV　LMP1をク
ローニングし同様に塩基配列を決定した．
【結果】35例のNPC中21例にEBVが証明された．
2例のNPCのEBV　LMP1の予想されるアミノ酸配
列は，13・番目　（ArgからPro），17番目　（Argから
Leu），25番目（LeuからIle）および46番目（Asp
からAsn）がそれぞれ変異していた．これらの変異
は台湾で報告されたNPC患者のLMP1の変異と一
致したが，他の2例から決定されたEBV　LMP1は
EBVのプロトタイプであるB95－8型を示した．さ
らに，対照とした末梢血では台湾型，扁桃では
B95－8型を示した．
【考察】NPC組織のEBV　LMP1は，アミノ酸の13，
17，25および46番目がそれぞれ変異しXhoI制限
酵素切断部位も欠失していることが明らかになった
が，これらの変異が認められないNPCが存在した
ことと，健常人の末梢血から決定したLMP1に同
様の変異が認められたことから，NPC組織中の
EBV　LMP1の変異は地理的あるいは人種間におけ
るEBVのサブタイプであり，特にCTLによる免疫
学的選択を反映したものではないと思われた．
P－20．
コンピューター解析によるSox　gene　family，
　　　特にSry遺伝子の分子進化の検討
（生化学）
○長井光三
【目的】哺乳類の性決定にはY染色体上のSry，常
染色体上のSOX9，　SF1，　WT！及びMISと共にX一染
色体上のDAXI等の遺伝子が関与しているので，そ
の機構を理解することは医学的にも重要である．し
かし，性決定の分子機構はまだ充分解明されていな
い．一方，遺伝子機能を理解する上でその起源や分
子進化等の理解も重要である．それ故一次性決定に
必須な機i能を持つSox　familyの遺伝子，特にSryの
分子進化を理解することは性決定の分子機構の解明
に不可欠と考えられた．そこで哺乳類の性決定遺伝
子Sry（Sex　determining　region　Y　gene）及び関連
するSox（Sry　related　HM（｝一box）遺伝子ファミリ
の分子進化をコンピューター解析した結果につい
て報告する．
【対象と方法】Sry及びSoxの遺伝子産物；タンパ
ク質）は塩基性に富む80アミノ酸残基からなる
HMG－box（High　mobility　group）を含んでいる．
このHMG－boxはDNAに結合して，それを折り曲
げる特製を持つためにSry及びSoxの遺伝子産物は
標的遺伝子の発現を調節する転写因子と考えられて
いる．このことからSryとSox遺伝子群は核内タン
パク性転写因子UBF，非ヒストンタンパク質
HMG－1，　HMG－2，リンパ球の転写因子TCF，　LEF
等と共に広義にはHMG－box　gene　Super　Familyに
属する．今回は主要Sry遺伝子30数種類，約50一数
種類のSox遺伝子及び他のHMG－box　geneの遺伝
子を含む数百種類の遺伝子をDNA　Data　Bankより
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検索して，進化的に保存性の高いHMG－boxのアミ
ノ酸配列を基礎Dataとして編集した．この基礎
Dataを遺伝子進化解析ソフトMEGA（Molecular
Evolutionary　Genetic　Analysis／Products　of
Pensylvania　State　Univ．）＆Tree　Explorerに入力し
て進化系統樹を構築し，遺伝子起源やその後の変
遷一分子進化等を解析する対象遺伝子群とした．
【結果と考察】先ず祖先型HMG遺伝子は大別して
二つのsub　family，1）UBFとHMGを含むグルー
プ，＆2）酵母のMating　protein－Mcとその転写調節
因子一Ste11に加え，　TCF，　LEF1及びSryやSox遺
伝子等を含むグループに各々分岐した．更に，後者
から酵母の遺伝子群MC，　Ste11等が分岐後，　Sox
genesとSrysは各々独自のクラスター形成で進化
している．
2例，HBV関連事故で1例の急性肝炎発症例があっ
た．3例とも，入院加療にて軽快した．
　対策室では対応プロトコールの見直し，改訂を適
宜行っている．HIV関連事故に際しての，発症予防
のための内服プログラムを1997年10月末より整備
した．また，HBe抗原陽性針の事故では，被事故
者のHBs抗体価が低いと，事故後の抗HBsヒトグ
ロブリン投与に加えて，ワクチン接種による追加免
疫が必要となる．そのためのワクチン接種プログラ
ムも1997年末から整備した．
　今後の課題は，リキャップをしない，使用後の針
は確実に廃棄する，などの指導を繰り返し，徹底さ
せるとともに，医療従事者個々の意識を向上させる
ことであると考えている．
P－21．
針刺し事故発生状況と，針刺し事故により
　感染・発症したウイルス性肝炎の3症例
（臨床病理学）
　○高橋陽子，腰原公人，藤田　進，守谷研二，
　山中　晃，川田和秀，渡邉　潤，萩原　剛，
西田恭治，天野景裕，香川和彦，新井盛夫，
福武勝幸
　我々は職員の針刺し事故に対する対策室のプロト
コールと事故発生状況を第131回医学会総会（平成
5年）で報告した．今回は，事故発生状況の続報と，
針刺し事故によって急性肝炎を発症したと考えられ
る3症例について報告する．
　事故対策室が開設された平成2年5月から平成10
年4月までの8年間に，計1062件の届け出があっ
た．年平均は133件であった．職種別では看護婦が
最も多く461件（43．1％），次いで医師が392件
（36．9％）であった．事故内容では，リキャップ以
外での針刺し事故が668件（62．9％）と最も多かっ
た．次いで多かったのはりキャップによるもので，
170件（16．0％）であった．関連病原体別ではHCV
が259件（24．4％）で最も多かった．廃棄物中の針
など，病原性不明針の事故は188件（17．7％）であ
った．
　針刺し事故後の追跡期間中，HCV関連事故で
P－22．
当院における小児鼠径ヘルニア
　　　日帰り手術の試み
（戸田中央総合病院・外科）
　○多村幸之進，鶴井　茂，高木　融，田村和彦，
　若菜洋一，小野二一
（同・麻酔科）
畑山　聖
（外科学第三）
小柳泰久，青木達哉，伊藤伸一
【目的】当院では基礎疾患が無く，1歳以上で保護i
者希望の二二ヘルニア患児に日帰り手術を行ってい
る，当院の現況と保護者のアンケート結果を報告し，
総医療費を2泊3日手術と比較し患者側，病院側の
問題点を経済効率を含め検討した．
【対象と方法】1997．1～1998．12の手術症例82例．
術前検査は前日外来（2泊3日は入院時）で行う．
週！例小児科病棟の1床を用い，専用ベッドはない．
検討項目：①症例背景；日帰り手術不能理由，術前
中止原因．②アンケート：発熱，疹痛，食欲，活動
性，手術の感想．③経済効率；保険診療報酬は～1
歳，1～3歳，3～6歳で加算が生じるため，この年
齢別に総費用を日帰り手術（術前日外来費＋入院
費）と2泊3日手術（入院費）で比較した．当院の
1ベッドの平均単価を算定し，経済効率について検
討した．
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